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Abstract 
In this paper, we assessed the long-term effect of agricultural management of two organic 
cropping systems and conventional system with the same crops history, on bacterial and 
fungal soil community structure through high‐throughput sequencing analysis and their 
interaction with soil physicochemical properties and crop yield. Results showed that crop 
yield during the last cycle were similar among the three cropping systems. Changes in 
microbial community was tested in both bacterial and fungal, although diversity only 
varied in fungi. Our results suggest that long-term application of compost not only 
increased organic material and nutrient but change bacterial and fungal community 
structure.  
Keywords: manure compost; high-throughput sequencing; microbiome. 
Resumen 
En este trabajo, se estudia el efecto de dos tipos de sistemas de cultivos orgánicos y uno 
convencional, los tres con el mismo historial de cultivos en las comunidades 
microbiológicas, tanto fúngicas como bacterianas, a través de la secuenciación de alto 
rendimiento y, además, su interacción con las propiedades del suelo y la producción. Los 
resultados mostraron que durante el último ciclo la cosecha la producción fue similar entre 
los tres sistemas de cultivo. Ocurrieron cambios en las comunidades microbianas, tanto en 
hongos, como en bacterias, aunque la diversidad solo se vio afectada en hongos. Nuestros 
resultados sugieren que la aplicación de compost no solo incrementa la materia orgánica y 
los nutrientes, sino que también produce cambios en la estructura bacteriana y fúngica. 
Palabras clave: compost de estiércol; secuenciación; microbioma. 
 
1. INTRODUCCIÓN 
A día de hoy, los suelos de todo el mundo se encuentran moderada o altamente degradados 
(1), esta degradación, viene favorecida por la utilización de fertilizantes sintéticos, pesticidas, 
herbicidas en los sistemas de cultivos convencionales (2), lo que ha generado que la producción 
se vea afectada, que se produzca un incremento en los gases de efecto invernadero y, además de 
la degradación del suelo, que se produzca la pérdida de biodiversidad (3,4). Debido a esto, ha 
aumentado el interés por otros tipos de sistemas de cultivo, como el orgánico. El cultivo orgánico 
es definido por la comisión europea como “aquella que se basa en un sistema sostenible que 
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respeta el medio ambiente y el bienestar animal, pero también incluye todas las demás etapas de 
la cadena de suministro de alimentos (suministro de materias primas, procesamiento, 
almacenamiento, transporte, distribución y servicios minoristas)”. Con este tipo de manejo, se 
incluyen el uso de fertilizantes respetuosos, como el estiércol o el compost.  
Los microorganismos del suelo, son fundamentales para muchos de los procesos 
biogeoquímicos que ocurren en el suelo, como el ciclo del carbono, la descomposición o la propia 
formación de los agregados del suelo (5). Los enfoques recientes como la secuenciación a nivel 
bacteriano y fúngico pueden mostrar cambios taxonómicos que dan forma a patrones de 
interacciones ecológicas que regulan la estructura, función y resistencia de las comunidades 
microbianas del suelo bajo agricultura orgánica en comparación con la agricultura convencional. 
En general, se ha reportado que el manejo orgánico produce cambios en la comunidad microbiana 
debido al incremento de los nutrientes (6) y que además favorece a la diversidad. Sin embargo, es 
un tema muy complejo y controvertido (7,8).  
El objetivo de este trabajo es el de estudiar el efecto del manejo orgánico y convencional en 
el suelo, tanto en las propiedades del suelo, como en las comunidades microbianas y fúngicas.  
 
2. MATERIALES Y MÉTODOS 
2.1 Descripción del experimento 
La parcela experimental, situada en Cartagena, está constituida por tres subparcelas de 
2000 m2 cada una. En una se realiza un manejo convencional (Inorg), en otra un manejo orgánico 
con la aplicación de estiércol (Org_M) y en la tercera se realiza un manejo orgánico con la 
aplicación de compost y té de compost (Org_C). Las parcelas experimentales llevan más de 25 años 
cultivándose, aunque con agricultura orgánica, llevan 15 y 8 años respectivamente. Las muestras 
se recogieron en el año 2018, en febrero, después de la cosecha de col (Brassica olearacea var. 
Sabellica), la cual se cultiva en rotación con el melón (col en invierno, melón en verano). Se 
recogieron un total de 5 muestras aleatorias por tratamiento.  
2.2 Propiedades del suelo, secuenciación y cosecha 
Distintos parámetros fisicoquímicos y biológicos fueron medidos. Nitrógeno total (TN), pH, 
conductividad eléctrica (EC), carbono orgánico total (TOC), cationes: Ca2+, Mg2+, K+, Na+ y la 
capacidad catiónica (CEC), carbono inorgánico (IC), CACO3, carbono orgánico particulado (POC) o 
el contenido de humedad en el suelo (FMa) son algunos de ellos, aunque también se realizó la 
medición de ciertos patógenos como: Fusarium Oxysporum (FOX), Rhizoctonia solani (RSO) o 
Alternaria spp. (ALT). El estudio de la comunidad microbiana se realizó a través de la 
amplificación por PCR utilizando, para ello, la plataforma Ion Torrent en el caso de las bacterias 
(amplificación de las regiones V2,4,8) e Illumina en el caso de los hongos (amplificación de la 
región ITS). El análisis bioinformático incluyó la eliminación de ruido generado por la PCR, el 
filtrado de calidad en las secuencias (Q>25) y la eliminación de posibles malas asignaciones 
(“singletons”), las secuencias utilizadas fueron normalizadas por rarefacción. La cosecha fue 
calculada utilizando el peso de todas las plantas aptas para su venta por parcela (kg ha-1). 
2.3 Análisis estadístico 
Para estudiar las diferencias en las propiedades del suelo (fisicoquímicos y biológicos) se 
aplicaron distintas pruebas estadísticas dependiendo de si se verificaban las condiciones de 
normalidad y homocedastidad previamente comprobadas: Kruskal-Wallis, Anova de una vía o test 
de Welch. Aquellos parámetros que resultaron significativos, se representaron a través de un ACP. 
Para estudiar la comunidad microbiana, tanto en hongos como bacterias, se calcularon los índices 
de diversidad (Shannon e inverso de Simpson) y el de riqueza (Chao1), además, para conocer la 
variación que se había producido a nivel microbiano, se realizó un PERMANOVA utilizando la 
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distancia de Bray-Curtis. Otras características de las estructuras de las comunidades microbianas 
de los sistemas de cultivo fueron estudiadas aplicando técnicas estadísticas multivariantes para 
el análisis de datos de alto rendimiento.  
 
3. RESULTADOS Y DISCUSIÓN  
Nuestros resultados mostraron que las propiedades del suelo están influenciadas por el 
manejo del mismo (Fig. 1). Concretamente, el gráfico muestra cohesión entre los tratamientos 
orgánicos, que a su vez están separados del inorgánico. En general, se puede apreciar un 
incremento de TOC, TN, NH4 y DNA en Org_C, que sugiere una mayor capacidad nutritiva y de 
biomasa debido a la aplicación prolongada de compost como materia orgánica estable (9). No se 
encontraron diferencias significativas entre los índices de diversidad a nivel de bacterias, pero si 
a nivel de hongos. En este aspecto es muy difícil alcanzar un consenso entre la comunidad 
científica, ya que se han reportado casos donde la comunidad fúngica aumenta, pero otros en los 
cuales, disminuye (10–12). Se encontraron diferencias significativas en las comunidades 
microbianas, siendo más altas en hongos que en bacterias (Fig. 2), aunque estas se mostraron más 
influenciadas por las propiedades del suelo, especialmente por TOC, NH4 y DNA, que los hongos. 
Además, se clasificaron algunos microorganismos como biomarcadores en Inorg, como por 
ejemplo las Pseudoalteromonas, capaces de producir metabolitos antimicrobianos (13) o 
Haliangium, en Org_C capaces de producir metabolitos antifúngicos (14), lo que nos permite 
conocer en mayor profundidad las interacciones entre las comunidades microbianas del suelo. No 
hubo diferencias significativas entre las cosechas de los distintos tratamientos. 
 
4. CONCLUSIONES 
Nuestros resultados aportan un mayor entendimiento de la interacción entre la comunidad 
microbiana y las propiedades del suelo, además, avalan la teoría de que no existen grandes 
diferencias en cuanto a la producción, posiblemente debido al aporte de nutrientes por el 
compost. También se confirma que la comunidad bacteriana es más sensible que la comunidad 
fúngica a las variaciones en las propiedades del suelo pero que la diversidad fúngica puede verse 
más afectada por el sistema de cultivo.  
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Figura 1. Biplot mostrando las propiedades del suelo que se han visto significativamente 








Figura 2. Principal Coordinate Analysis (PCoA) de la comunidad fúngica. 
